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A Ordem dos Primatas é bastante diversa e tem uma ampla 
distribuição no globo. Além dos humanos também são 
representante primatas: os lêmures, társios, gorilas, micos, 
saguis, entre outros. Estima-se que exista entre 261 a 377 
espécies no mundo, sendo o Brasil o país com a maior 
diversidade. Segundo a filogenia proposta por Perelman a ordem 
dos Primatas se divide em 14 famílias. O Complexo Principal de 
Histocompatibilidade (MHC) está presente em mamíferos e 
outros vertebrados e tem papel fundamental nas respostas do 
sistema imunológico. O presente estudo tem como enfoque o 
gene MHC-G. Esse gene é caracterizado por atuar na interface 
materno-fetal, protegendo o feto da ação do sistema imune 
materno. Além disso, em humanos, o HLA-G (como é conhecido 
nessa espécie) também tem sido associado a outras funções 
relacionadas às ações do sistema imune, como a aceitação de 
transplantes e a evasão de tumores à imunovigilância. Este 
trabalho tem como objetivo realizar um levantamento de todas as 
sequências de MHC-G disponíveis para os macacos do novo 
mundo e analisar a evolução do gene em primatas humanos e 
não-humanos além de correlacionar os agrupamentos obtidos na 
filogenia com as características reprodutivas dos macacos. 
Foram encontradas no total 228 sequências relacionadas ao 
MHC-G no banco de dados NCBI, sendo a maioria delas da 
família Cebidae e a análise da filogenia gerada mostra que a 
inferência da relação com as características reprodutivas com o 
MHC-G é inexistente.  
 
 







The Primate’s Order is quite diverse and has a worldwide 
distribution. Besides humans are also primates representatives: 
lemurs, tarsus, gorillas, monkeys, marmosets, and others. It is 
estimated that there are between 261 and 377 species in the 
world, Brazil being the country with the greatest diversity. 
According to the phylogeny proposed by Perelman the primate’s 
order is divided into 14 families. The Major Histocompatibility 
Complex (MHC) is present in mammals and other vertebrates 
and plays a key role in immune system responses. The present 
study focuses on the MHC-G gene. This gene is characterized by 
acting at the maternal-fetal interface, protecting the fetus from the 
action of the maternal immune system. In addition, in humans, 
HLA-G (how it is known in this species) has also been associated 
with other functions related to the actions of the immune system, 
such as the acceptance of transplants and the avoidance of 
tumors to immunovigilance. This work aims to perform a data 
survey of all available MHC-G sequences for the new world 
monkeys and analyze the evolution of the gene in human and 
non-human primates in addition to correlating the clusters 
obtained in the phylogeny with the general and reproductive 
characteristics Of monkeys. A total of 228 MHC-G-related 
sequences were found in the NCBI database, most of them from 
the Cebidae family and the analysis of the phylogeny generated 
shows that the inference of the relationship with the reproductive 
traits with MHC-G is non-existent. 
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A Ordem dos Primatas é bastante diversa e tem uma ampla 
distribuição no globo. Considerando os primatas não humanos, 
encontram-se representantes em cinco dos sete continentes. 
Enquanto não existe nem evidências fósseis na Antártida e 
Oceania; na África, Ásia e América do Sul encontra-se a maior 
diversidade desses primatas. Já na Europa e América do Norte, 
eles ocupam apenas a área periférica destes continentes  
(FLEAGLE, 2013). Além dos humanos também são 
representante primatas: os lêmures, társios, gorilas, micos, 
saguis, entre outros. Estima-se que exista entre 261 a 377 
espécies no mundo, sendo o Brasil o país com a maior 
diversidade (PERELMAN et al., 2011). 
Ao contrário de outros mamíferos, primatas não costumam 
ter adaptações tão características como nadadeiras de golfinhos, 
patas de equinos, lâminas ósseas homólogas à dentes em 
alguns cetáceos, ou outras especificidades. Por isso, ao analisar 
o plano corpóreo dos primatas conclui-se que estes têm 
características consideradas pouco derivadas ao longo da 
evolução, sendo assim, o estudo comparativo da anatomia para 
taxonomia de primatas é bastante utilizado. Uma das melhores 
ferramentas comparativas no estudo de primatas é a análise de 
seus esqueletos e suas modificações em cada gênero, 
principalmente a comparação da anatomia craniana (FLEAGLE, 
2013).  
Ainda assim, existem algumas características anatômicas 
que podem ser evidenciadas nos primatas, tais como: dedos com 
unhas e não com garras, cérebro relativamente aumentado, 
visão binocular estereoscópica, polegar opositor, bem como 
ecológicas, como: maturidade tardia, cuidado parental 
relativamente longo, gestação mais longa quando comparada 








1.2 PRIMATAS NEOTROPICAIS 
 
Segundo a filogenia proposta por Perelman e colaboradores 
(PERELMAN et al., 2011) (Figura 1) a ordem dos Primatas se 
divide em 14 famílias, organizadas em grupos maiores, as 
infraordens: Simiiformes, Tarsiiformes, Lemuriformes, 
Chiromyiformes e Lorisiformes. Simiiformes é o maior desses 
grupos com relação ao número de famílias e são divididos em 
macacos do novo e velho mundo, Platyrrhini e Catarrhini 
respectivamente, grupos com um ancestral comum situado há 40 
milhões de anos (PERELMAN et al., 2011). 
Os nomes Platyrrhini e Catarrhini fazem alusão ao formato e 
posição das narinas na maioria de seus representantes. 
Enquanto platirrinos tem as narinas amplas e voltadas para a 
lateral (na maioria dos casos), os catarrinos tem narinas estreitas 
e voltadas para baixo (Figura 2). Além dessa distinção do nariz, 
existem outras sinapomorfias que agrupam os animais nessas 
respectivas parvordens. 
Apesar de o nome sugerir que os primatas do novo mundo 
sejam mais recentes, esta denominação eurocentrista se dá por 
eles habitarem o continente Americano, lar das civilizações 
humanas mais recentes. Porém, a derivação desta parvordem 
em famílias começou há cerca de 24 milhões de anos, enquanto 
os catarrinos tem o ancestral em comum das três famílias situado 
a cerca de 18 milhões de anos atrás (PERELMAN et al., 2011). 
Catarrinos são maiores em tamanho corpóreo, possuem dois 
pares de dentes pré-molares, são em sua maioria folívoros e têm 
hábitos terrestres. A divisão do clado é feita em três famílias: 








Figura 1 - A filogenia proposta por Perelman relaciona 61 gêneros e foi 
feita com base no sequenciamento de 54 genes.  
 
Fonte: Perelman (2011).  
Nota: Os gêneros circulados indicam aqueles que possuem todo o 




quantidade de espécies no estudo e de espécies descritas, 
respectivamente. 
Platirrinos geralmente são pequenos/médios e seus pesos 
variam de 100g até 15 kg, são todos arborícolas e diurnos (com a 
única exceção do macaco-da-noite, do gênero Aotus), a 
anatomia dentária e craniana é relativamente primitiva, possuem 
três pré-molares inferiores e três superiores (FORTES, 2005; 
PATTON, 2004). Também são sinapomorfias desse grupo uma 
meninge ossificada separando o cerebelo do resto do cérebro 
(FLEAGLE, 2013) e visão dicromática ao invés de tricromática 
(exceto Alouatta spp.) (PATTON, 2004). São divididos 
filogeneticamente em três famílias: Atelidae, Pitheciidae e 
Cebidae (Apêndice 1).  
Figura 2 - Imagem ilustrativa que evidencia algumas diferenças entre 
platirrinos e catarrinos. 
 
Fonte: Adaptada de Fleagle (2013). 
 
1.3 MHC-G 
O Complexo Principal de Histocompatibilidade (MHC) está 
presente em mamíferos e outros vertebrados e tem papel 
fundamental nas respostas do sistema imunológico. Os genes do 
MHC codificam proteínas de membrana celular que apresentam 
o antígeno para as células de defesa, em especial aos linfócitos 
T. Na espécie humana, esse conjunto de genes denomina-se 
HLA (do inglês, Human Leukocyte Antigens), pois foram 
detectados primeiramente em leucócitos. Nessa espécie, foi 




sucesso da transplantação de órgãos e que estão relacionadas 
ao desenvolvimento e prevenção de várias doenças (ABBAS, 
ABUL K.; LICHTMAN, ANDREW H. H.; PILLAI, 2015). 
A região do cromossomo 6 onde está o MHC no genoma 
humano é subdividida em três classes. A classe I é a mais 
próxima do telômero, a classe II é próxima do centrômero 
enquanto a classe III se dispõe entre as duas (Figura 3). Os 
genes do MHC apresentam alto nível de polimorfismos e, em 
decorrência disso, um grande número de alelos. Em humanos, 
alguns genes são tão polimórficos (principalmente os de classe I 
e II) que é possível encontrar mais de mil alelos diferentes 
(MIRANDA-VILELA, 2007).  
Figura 3– Cromossomo 6 de humano, com região MHC ampliada para 
exemplificação da disposição das três classes. MHC-G identificado com 
quadrado vermelho. 
 
Fonte: adaptado de Utiyama e Reason (2004). 
Existem estudos que tentam compreender os motivos dessa 
alta variabilidade em humanos. Alguns deles apontam relações 
com seleção por parasitas e também de preferências na hora de 
escolher um parceiro para o acasalamento (APANIUS et al., 
1997; PENN;  POTTS; PALUMBI, 1999). O alto número de 
polimorfismos presente nesses genes possibilita um grande 
número de combinações diferentes de alelos para cada gene e, 
por isso, pode-se dizer que cada combinação atribui uma 




A preferência por parceiros com MHC-dissimilar já foi 
identificada em ratos, camundongos, salmões e humanos. 
Sugere-se que essa preferência é benéfica, pois resulta em uma 
prole mais heterogênea, podendo aumentar a resistência a 
patógenos e parasitas (APANIUS et al., 1997) além de evitar 
endogamia e aumentar a variabilidade genética (POTTS, 
WAYNE K.; MANNING, C. JO; WAKELAND, 1994). Algumas 
hipóteses de como o MHC-dissimilar é percebido estão 
compiladas no trabalho de Penn e Potts (2002), o qual sugere 
que a identificação da tal “identidade” atribuída pelo MHC, pode 
ser feita através do olfato. 
O presente estudo tem como enfoque o gene MHC-G. Esse 
gene é caracterizado por atuar na interface materno-fetal, 
protegendo o feto da ação do sistema imune materno. Além 
disso, em humanos, o HLA-G também tem sido associado a 
outras funções relacionadas às ações do sistema imune, como a 
aceitação de transplantes e a evasão de tumores à 
imunovigilância (CAROSELLA et al., 2015).  
O MHC-G é um gene de classe Ib (ou não clássico), 
juntamente com os genes MHC-E e MHC-F. Esses genes são 
caracterizados por um baixo polimorfismo nas suas regiões 
codificadoras (quando comparados aos genes MHC clássicos) e 
suas funções ainda não são completamente compreendidas. 
Enquanto que, os genes de classe Ia (ou clássicos) MHC-A, -B e 
-C, possuem sua região codificadora bastante polimórficas e têm 
como função produzir moléculas de apresentação dos antígenos 
para as células T (HANSEN; BOUVIER, 2009). Apesar de serem 
divididos em classes, esses genes são estruturalmente muito 
semelhantes. 
Devido às suas características estruturais e funcionais, o 
gene MHC-G parece ser um bom candidato para estudos 
evolutivos (BERNATCHEZ; LANDRY, 2003). 
Estudos do MHC-G em primatas ainda possui um longo 
caminho a ser percorrido, tanto para enriquecimento do banco de 
dados de sequências de DNA e mRNA, quanto para obter 
respostas às diversas perguntas que esse gene proporciona. As 




tratam principalmente sobre: análises evolutivas, estrutura, 
função e variabilidade do gene (ABI-RACHED et al., 2010; 
ARNAIZ-VILLENA et al., 1999, 2007; CASTRO et al., 2000; 
KONO et al., 2014a; MARTINEZ-LASO et al., 2013; PARGA-
LOZANO et al., 2009; ROJO et al., 2005). 
Este trabalho irá compilar todas as sequências do gene 
MHC-G disponíveis na base de dados National Center for 
Biotechnology information (NCBI) para as espécies de primatas 
do novo mundo e, junto de sequências de humanos, será 
construída uma relação filogenética que subsidiará o 







2.1 OBJETIVO GERAL 
Simular uma relação filogenética do gene MHC-G em 
primatas do novo mundo e humanos e correlacionar os 
agrupamentos obtidos na filogenia com características 
reprodutivas do grupo. 
 
2.2 OBJETIVOS ESPECÍFICOS 
a.  Realizar um levantamento de todas as sequências de MHC-
G disponíveis para os macacos do novo mundo. 
b. Construir uma árvore filogenética utilizando as sequências 
de MHC-G. 
c. Comparar a árvore obtida com a árvore conhecida. 
d. Analisar os agrupamentos formados na árvore de acordo 




3 MATERIAL E MÉTODOS 
 
3.1 Levantamento das sequências de MHC-G 
 
Foram obtidas todas as sequências de MHC-G 
disponíveis na base de dados National Center for Biotechnology 
information (NCBI). 
Para filtrar as sequências foi levado em consideração 
dois modelos de pesquisa, um contendo o nome da espécie 
seguido do termo "MHC-G" e outro composto das duas primeiras 
letras do nome da espécie, seguido de -G, seguindo a 
nomenclatura moderna para os diferentes MHC de diferentes 
espécies de macacos Platyrrhini. (Figura 4)  
Figura 4 – Exemplo de modelos de pesquisa para localizar as 
sequências do gene em questão. 
 
Fonte: desenvolvido pela autora (2017). 
Além da questão de nomenclatura do gene, também 
foram levados em consideração todos os nomes antigos de uma 
mesma espécie. A consulta de nomes sinônimos foi feita na 
checklist anual de 2017 do Catalogue of Life. No total foram 








Tabela 1 – Quantidade de nomenclaturas pesquisadas para cada 
família de Platyrrhini. Foram considerados nomes antigos e a 
nomenclatura atual aceita 
Pitheciidae Atelidae Cebidae 
74 65 170 
Fonte: desenvolvido pela autora (2017) 
 
3.2 Construção da filogenia 
O alinhamento e a edição das sequências foram feitos no 
programa BioEdit Sequence Alignment Editor versão 7.2.6 
(HALL, 1999). No programa MEGA7 (KUMAR; STECHER; 
TAMURA, 2016) foi gerada a árvore filogenética utilizando 
método Neighbor-Joining baseada nas distâncias calculadas pelo 
algoritmo Kimura-2-parâmetros. 
Como a maioria das sequências obtidas eram de mRNA, 
construiu-se sequências consenso para cada espécie. Dessa 
forma, somente as regiões que são conservadas entre os 
indivíduos de uma mesma espécie são mantidas. Seria 
equivocado nesse caso assumir que cada sequência diferente é 
resultado de variabilidade do gene. Como as sequências 
apresentadas são de mRNA, as diferenças entre sequências de 
indivíduos de uma mesma espécie, podem representar somente 
isoformas da proteína produzida pelo mesmo gene. Não 
necessariamente indicando a variabilidade da estrutura do gene.  
Para o grupo externo na filogenia, utilizou-se sequências 





Tabela 2 - Relação de espécies e o número de acesso das sequências 
de mRNA utilizadas como grupo externo 
Espécie Número de Acesso 
Homo sapiens U88244.1 
Pan troglodytes U76721.1 
Macaca mulatta U55064.1 
Gorilla gorilla L76564.1 
Fonte: desenvolvido pela autora (2017) 
 
3.3 Levantamento de características reprodutivas  
 Em revisão bibliográfica foram levantadas informações 
sobre características reprodutivas dos gêneros e espécies os 





4 RESULTADOS  
4.1 Dados Obtidos 
A base NCBI possui o total de 228 sequências 
relacionadas ao MHC-G de macacos Platyrrhini, a tabela 3 traz 
os dados compilados do levantamento dos dados.  
Tabela 3 – Compilação dos resultados do levantamento das sequências 
de MHC-G na base de dados NCBI 
Familia Nº de spp 
pesquisadas 







Atelidae 65 5 16 12 
Cebidae 171 14  207 194 
Pitheciidae 74 1 5 5 
Fonte: desenvolvido pela autora (2017) 
As tabelas 4, 5 e 6 trazem as quantidades de sequências 
por espécie de cada família o Apêndice B mostra o número de 
acesso de cada sequência por espécie, se a sequência é parcial 
ou completa, o tipo de sequência (RNA, DNA ou mRNA) e 
também qual a origem do material genético (clone, linhagem ou 
indivíduo). 
Tabela 4 – Compilado da quantidade total de sequências da família 
Pitheciidae 
Espécie Código Quantidade 
Pithecia pithecia Pipi-G 5 
Fonte: desenvolvido pela autora (2017) 
Para a família Pitheciidae foram encontradas apenas 5 





Tabela 5 – Compilado da quantidade total de sequências da família 
Cebidae. 
Espécie Código Quantidade 
Aotus trivirgatus Aotr-G 3 
Aotus vociferans Aovo-G 11 
Aotus nancymaae Aona-G 7 
Aotus nigriceps Aoni-G 6 
Saguinus fuscicollis Safu-G 4 






























Fonte: desenvolvido pela autora (2017) 
Nota: Cebus apella está entre aspas, pois é um nome sinônimo de 
Sapajus apella. 
A família Cebidae é a que mais possui sequências nessa 
base de dados. É evidente a diferença considerável entre o 
número de sequências da espécie Callithrix jacchus dentre as 
outras, subentende-se que esta é a mais avaliada para estudos 








Tabela 6 – Compilado da quantidade total de sequências da família 
Atelidae 
Espécie Código Quantidade 







Ateles hybridus Athy-G 3 
Alouatta seniculus Alse-G 3 
Total  16 
Fonte: desenvolvido pela autora (2017) 
Como é possível observar nos dados apresentados no 
Apêndice B, o tipo de sequência mais frequente é de mRNA, 
totalizando 211 (5 de Pitheciidae, 12 de Atelidae e 194 de 
Cebidae), sendo este o motivo pela escolha do tipo de sequência 
para a construção da relação filogenética. Foram encontradas 17 
sequências de DNA (4 Atelidae e 13 de Cebidae) e nenhuma 
sequência de RNA. A tabela 7 traz informações sobre as 17 













Tabela 7 – Sequências não utilizadas no alinhamento por serem 
provenientes de DNA. O nome Cebus apella não é mais utilizado, por 
isso encontra-se sinalizado com aspas na tabela  
Gênero Espécie Acesso 
Atelidae Ateles belzebuth EU597753.1 
Atelidae Ateles fusciceps EU597761.1 
Atelidae Ateles fusciceps EU597760.1 
Atelidae Alouatta seniculus EU597752.1 
Cebidae Saimiri sciureus EU597770.1 
Cebidae Saimiri sciureus EU597767.1 
Cebidae “Cebus apella” EU597764.1 
Cebidae Cebus albifrons EU597763.1 
Cebidae Cebus albifrons EU597755.1 
Cebidae Cebus albifrons EU597762.1 
Cebidae Saguinus tripartitus EU597768.1 
Cebidae Saguinus tripartitus EU597769.1 
Cebidae Callithrix jacchus HE858589.1 
Cebidae Callithrix jacchus HE858588.1 
Cebidae Callithrix jacchus HE858587.1 
Cebidae Callithrix jacchus HE858586.1 
Cebidae Callithrix jacchus HE858584.1 
Fonte: desenvolvido pela autora (2017) 
Além de desconsiderar as sequências acima, após 
edição, alinhamento e criação das sequências consenso, 
considerou-se apenas os dados de 21 espécies, incluindo quatro 
sequências consenso de grupos externos de primatas do velho 






4.2 Filogenia resultante 
Figura 5 – Relação filogenética das sequências consenso de mRNA do 
gene MHC-G de primatas. Triângulos indicam espécies da família 
Cebidae, o círculo indica a espécie de Pitheciidae, quadrados indicam 
espécies de Atelidae e losangos indicam espécies de primatas do velho 
mundo. 








O primeiro agrupamento do cladograma (Figura 5) traz 
duas espécies de famílias distintas, Aotus trivirgatus que é 
Cebidae e Pithecia pithecia que é Pitheciidae. Comparando com 
a filogenia de Perelman (Figura 1) esse agrupamento é 
incoerente. Pois os gêneros da família Pitheciidae são os mais 
basais, ou seja, com menos derivações ao longo da evolução 
enquanto Cebidae é grupo irmão de Atelidae, mais derivados. 
No entanto, ao comparar suas características 
reprodutivas é possível encontrar alguns pontos em comum. 
Registros de Fleagle no livro Primate Adaptation & Evolution 
relatam que ambas espécies possuem comportamento 
monogâmico, por exemplo. Mas, a monogamia de Pithecia 
pithecia é questionada na tese de ANZELC (2009). Nessa tese, o 
autor relata que a monogamia é frequente, porém a poligamia 
pode ocorrer dependendo do tamanho do grupo.  
Além disso, o tamanho do grupo das duas espécies é 
reduzido a um casal e seus filhotes (FLEAGLE, 2013) e, ambas 
espécies só copulam uma vez ao ano, dando cria a apenas um 
filhote (FLEAGLE, 2013; REIS; PERACCHI; ANDRADE, 2008). O 
tempo de gestação também é similar entre as duas espécies: 
133 dias para Aotus sp. e 146 dias para Pithecia sp. Outro fato 
interessante, porém não similar entre as espécies é que em 
Aotus trivirgatus o cuidado da cria é responsabilidade do macho, 
enquanto em Pithecia pithecia o cuidado é exclusivo da fêmea 
(FLEAGLE, 2013). 
O gênero Callithrix é o mais estudado dentre os primatas 
do novo mundo e ao analisar os agrupamentos formados em 
uma filogenia sem sequências consenso (Apêndice C), os 
agrupamentos surgem de ramificações com variadas origens. É 
importante ressaltar que, nesta espécie, é relatada a duplicação 




da região, uma vez que pode haver, por exemplo, variabilidade 
entre os genes MHC-G de um mesmo indivíduo. Além disso, 
muitas dessas cópias encontradas no mesmo indivíduo podem 
atuar como pseudogene, ou seja, é uma sequência que não se 
traduz em um produto funcional (KONO et al., 2014b). 
Ainda, considerando características relacionadas a 
funções imunológicas comuns entre as espécies, seria esperado 
encontrar agrupamentos entre os gêneros Callithrix, Saguinus e 
Leontopithecus. Uma vez que, corroborariam com uma 
característica comum atípica encontrada com grande frequência 
na subfamília Callithrichinae, o quimerismo de células 
sanguíneas (WATKINS et al., 1990; WORLEY et al., 2014). 
Esse fenômeno consiste em casos de gêmeos dizigóticos 
que se desenvolvem em uma gestação monocoriônica, isto é, 
dividem a mesma placenta (KANDA; OGAWA; SATO, 2013). 
Para isso, os blastocistos se fundem e a partir dos dois 
embrioblastos diferentes segue o desenvolvimento dos gêmeos 
(HILL, 1932; WISLOCKI, 1939). Nessa placenta única, os 
indivíduos apresentam troca de células precursoras do sistema 
sanguíneo, gerando o quimerismo. Watkins et al. (1990) sugerem 
que esse fato poderia ser atrelado às pressões seletivas sobre o 
gene MHC, porém os gêneros não se agruparam no presente 
estudo. 
Lugo e Cadavid (2015) trazem como um dos resultados 
de sua publicação, uma relação filogenética gerada a partir de 
sequências de MHC-G e MHC-E. Na relação gerada a partir de 
cDNA de MHC-G percebe-se a tendência em agrupamento por 
gêneros, que foi o que aconteceu apenas no agrupamento de 
três espécies do gênero Aotus: A. nancymaae, A. nigriceps e A. 
vociferans. 
Essas três espécies seguem o mesmo padrão 




monogâmicos, é comum o nascimento de apenas um filhote por 
ano, raramente são gêmeos e o cuidado da prole é dividido entre 
os pais (AQUINO; PUERTAS; ENCARNACION, 1990; LAVALLE, 
2000; REIS; PERACCHI; ANDRADE, 2008).  
Os dois agrupamentos basais Lagothrix lagothrica, 
Saguinus labiatus e Ateles hybridus, Saguinus leucopus, não 
existem nas relações filogenéticas de Lugo e Cadavid (2015) e 
tampouco na relação formada a partir de sequências não 
consenso (Apêndice C).  
Como já era esperado, os primatas do velho mundo 
(PVM) utilizados como grupo externo foram agrupados juntos na 
relação filogenética. Todas as quatro espécies (Macaca mulatta, 
Pan troglodytes, Gorilla gorila e Homo sapiens) apresentam 
padrões reprodutivos semelhantes. Exceto H. sapiens, os PVM 
apresentam um comportamento promíscuo e poligâmico. O sexo 
nessas espécies não tem relação direta apenas com a 
reprodução, podendo fazer parte também de relações sociais. O 
número de indivíduos nos grupos de PVM é relativamente maior 
do que os PNM, podendo chegar a quase 100 indivíduos 
dependendo da espécie. Esse fator pode contribuir para a 












Conclui-se que, através da análise realizada com as 
sequências disponíveis no NCBI, o MHC-G não agrupa espécies 
de acordo com a árvore filogenética conhecida, nem de acordo 
com características reprodutivas em comum. Grande parte das 
espécies compartilham as mesmas características e não foram 
agrupadas em um clado. Através deste estudo, foi possível 
verificar que há um baixo número de sequências, principalmente 
de DNA, disponíveis para análise. Além disso, foi observado que 
há poucos estudos que trazem informações precisas sobre 
características reprodutivas dessas espécies em seus habitats. 
Para PNM, por exemplo, é mais fácil encontrar informações 
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APÊNDICE A - Informações adicionais sobre as três famílias 
de Platyrrhini 
A família Atelidae (Figura 6) inclui os animais de maior 
tamanho corpóreo dentre as espécies neotropicais (entre 5 e 
10kg) (PLATT, MICHAEL L.; GHAZANFAR, 2010) e agrupam-se 
nesta família por terem uma cauda preênsil bastante longa e 
especializada para braquiação e locomoção suspensa entre as 
árvores. A existência de sulcos análogos às impressões digitais 
aumenta o atrito, garantindo a melhor aderência do membro às 
árvores (FLEAGLE, 2013).  Geralmente esses animais, além da 
cauda longa, possuem braços, pernas e dedos também 
alongados. 
São representantes da família Atelidae os bugios (Figura 
7), macaco-aranha, muriquis e macaco-barrigudo, divididos nos 
gêneros: Alouatta, Ateles, Brachyteles e Lagothrix de acordo com 
a filogenia mostrada na Figura 3. Todos eles têm hábitos diurnos 
e são encontrados na vasta extensão da floresta amazônica, 
mata atlântica e planaltos de altitude na região sul. Lagothrix e 
Ateles encontram-se apenas em florestas primárias, enquanto os 
outros também podem ser encontrados em secundárias 
(DEWEY, 2007). 
 
Figura 6 – Filogenia da família Atelidae. 
 







Figura 7 – A – Alouatta guariba (bugio ruivo) vocalizando. Tanto macho 
como fêmeas vocalizam como forma de demarcar território, 
comportamento bastante característico desse grupo. B – Distingue-se a 
laringe em verde e em vermelho o osso hióide que forma uma câmara 




Fonte: adaptado de Dunn, 2015. 
 
Os Cebidae (Figura 8) compõem a família mais diversa 
dos Platyrrhini, com maior número de espécies - em torno de 56 
divididos em nove gêneros segundo a filogenia de Perelman 
(2011). Estão inclusos nessa família macaco-de-cheiro, micos, 
saguis, caraí entre outros e unicamente com a exceção do 
macaco-prego, os cebídeos não possuem cauda preênsil. 
Estão agrupados nessa família macacos sem cauda 
preênsil e com pêlos cobrindo toda a extensão do corpo.  A 
cauda geralmente tem o comprimento maior do que o do corpo e 
os dedos são também alongados e relativamente finos, com 










Figura 8 – Filogenia da família Cebidae. 
 
Fonte: adaptado de Perelmann, 2011. 
 
Os Pitheciidae (Figura 9) são encontrados nos países em 
que há ocorrência dana Floresta Amazônica e também nas 
bacias do rio Orinoco, na Venezuela. Estes costumam ter uma 
dieta a base de frutos, preferencialmente os com casca 
suberizada, que torna o fruto mais resistente e com casca dura. 
Essa preferência selecionou macacos com grandes caninos, 
dentes incisivos relativamente inclinados para frente. Seus 
representantes são conhecidos popularmente como cuxiú-preto, 
uacari-branco e preto, com hábitos arborícolas e raramente 







Figura 9 – Filogenia da família Pitheciidae. 
 






APÊNDICE B – Compilação das informações sobre as 
sequências de MHC-G de primatas Platyrrhini disponíveis no 
banco de dados NCBI 
Atelidae 
Acesso Espécie DNA/RNA/mRNA 
EU597766.1 Lagothrix lagothricha mRNA 
EU597765.1 Lagothrix lagothricha mRNA 
KM219703.1 Lagothrix lagothricha mRNA 
KM219702.1 Lagothrix lagothricha mRNA 
EU597753.1 Ateles belzebuth DNA 
U59650.1 Ateles belzebuth mRNA 
U59649.1 Ateles belzebuth mRNA 
U59647.1 Ateles belzebuth mRNA 
EU597761.1 Ateles fusciceps DNA 
EU597760.1 Ateles fusciceps DNA 
KM219697.1 Ateles hybridus mRNA 
KM219696.1 Ateles hybridus mRNA 
KM219695.1 Ateles hybridus mRNA 
KM219686.1 Alouatta seniculus mRNA 
KM219685.1 Alouatta seniculus mRNA 
EU597752.1 Alouatta seniculus DNA 
Fonte: desenvolvido pela autora 
 
Acesso Clone/Linhagem/Indivíduo Completo/Parcial 
EU597766.1 Clone Partial cds 
EU597765.1 Clone Partial cds 
KM219703.1 Indivíduo Partial cds 
KM219702.1 Indivíduo Partial cds 
EU597753.1 Clone Partial cds 
U59650.1 Indivíduo Partial cds 
U59649.1 Indivíduo Partial cds 




EU597761.1 Clone Partial cds 
EU597760.1 Clone Partial cds 
KM219697.1 Indivíduo Partial cds 
KM219696.1 Indivíduo Partial cds 
KM219695.1 Indivíduo Partial cds 
KM219686.1 Indivíduo Partial cds 
KM219685.1 Indivíduo Partial cds 
EU597752.1 Clone Partial cds 
Fonte: desenvolvido pela autora 
 
Cebidae 
Acesso Espécie DNA/RNA/mRNA 
U59646.1 Aotus trivirgatus mRNA 
U59645.1 Aotus trivirgatus mRNA 
U59644.1 Aotus trivirgatus mRNA 
AY114539.1 Aotus vociferans mRNA 
AY114538.1 Aotus vociferans mRNA 
AY114537.1 Aotus vociferans mRNA 
AY114536.1 Aotus vociferans mRNA 
AY114535.1 Aotus vociferans mRNA 
AY114534.1 Aotus vociferans mRNA 
AY114533.1 Aotus vociferans mRNA 
AY114532.1 Aotus vociferans mRNA 
AY114531.1 Aotus vociferans mRNA 
AY114530.1 Aotus vociferans mRNA 
AY114529.1 Aotus vociferans mRNA 
AY114521.1 Aotus nancymaae mRNA 
AY114520.1 Aotus nancymaae mRNA 
AY114518.1 Aotus nancymaae mRNA 
AY114517.1 Aotus nancymaae mRNA 
AY114516.1 Aotus nancymaae mRNA 




AY114514.1 Aotus nancymaae mRNA 
AY114528.1 Aotus nigriceps mRNA 
AY114527.1 Aotus nigriceps mRNA 
AY114525.1 Aotus nigriceps mRNA 
AY114524.1 Aotus nigriceps mRNA 
AY114523.1 Aotus nigriceps mRNA 
AY114522.1 Aotus nigriceps mRNA 
U59636.1 Saguinus fuscicollis mRNA 
U59635.1 Saguinus fuscicollis mRNA 
U59634.1 Saguinus fuscicollis mRNA 
U59633.1 Saguinus fuscicollis mRNA 
AY282762.1 Saimiri sciureus mRNA 
AY282761.1 Saimiri sciureus mRNA 
AY282760.1 Saimiri sciureus mRNA 
EU597770.1 Saimiri sciureus DNA 
EU597767.1 Saimiri sciureus DNA 
U59658.1 Saimiri sciureus mRNA 
U59657.1 Saimiri sciureus mRNA 
KM219721.1 Saimiri sciureus mRNA 
KM219720.1 Saimiri sciureus mRNA 
KM219719.1 Saimiri sciureus mRNA 
KM219709.1 Sapajus apella mRNA 
KM219708.1 Sapajus apella mRNA 
KM219707.1 Sapajus apella mRNA 
KM219706.1 Sapajus apella mRNA 
KM219705.1 Sapajus apella mRNA 
KM219704.1 Sapajus apella mRNA 
EU597764.1 "Cebus apella" DNA 
U59643.1 Leontopithecus rosalia mRNA 
U59642.1 Leontopithecus rosalia mRNA 
KM219782.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219781.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219780.1 Cebus albifrons mRNA 




KM219778.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219777.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219776.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219775.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219774.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219773.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219772.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219771.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219770.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219769.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219768.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219767.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219766.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219765.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219764.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219763.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219762.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219761.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219760.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219759.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219758.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219757.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219756.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219755.1 Cebus albifrons mRNA 
KM219754.1 Cebus albifrons mRNA 
EU597763.1 Cebus albifrons DNA 
EU597755.1 Cebus albifrons DNA 
EU597762.1 Cebus albifrons DNA 
KM219714.1 Cebus capucinus mRNA 
KM219713.1 Cebus capucinus mRNA 
KM219712.1 Cebus capucinus mRNA 
JF785564.1 Saguinus labiatus mRNA 
JF785562.1 Saguinus labiatus mRNA 




JF785560.1 Saguinus labiatus mRNA 
JF785556.1 Saguinus labiatus mRNA 
JF785555.1 Saguinus labiatus mRNA 
JF785554.1 Saguinus labiatus mRNA 
JF785553.2 Saguinus labiatus mRNA 
JF785565.1 Saguinus labiatus mRNA 
JF785563.1 Saguinus labiatus mRNA 
JF785559.1 Saguinus labiatus mRNA 
JF785558.1 Saguinus labiatus mRNA 
JF785557.1 Saguinus labiatus mRNA 
KM219726.1 Saguinus leucopus mRNA 
KM219725.1 Saguinus leucopus mRNA 
KM219724.1 Saguinus leucopus mRNA 
KM219723.1 Saguinus leucopus mRNA 
KM219722.1 Saguinus leucopus mRNA 
EU597768.1 Saguinus tripartitus DNA 
EU597769.1 Saguinus tripartitus DNA 
HE858589.1 Callithrix jacchus DNA 
HE858588.1 Callithrix jacchus DNA 
HE858587.1 Callithrix jacchus DNA 
HE858586.1 Callithrix jacchus DNA 
HE858584.1 Callithrix jacchus DNA 
HE962241.1 Callithrix jacchus mRNA 
HE962240.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE962239.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE962238.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE962237.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE962236.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903165.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903164.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903163.1 Callithrix jacchus mRNA 
KC903162.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903161.2 Callithrix jacchus mRNA 




KC903159.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903158.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903157.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903156.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903155.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903154.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903153.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903152.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903151.1 Callithrix jacchus mRNA 
KC903150.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903149.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903148.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903147.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903146.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903145.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903144.3 Callithrix jacchus mRNA 
KC903143.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903142.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC903141.3 Callithrix jacchus mRNA 
KC903140.1 Callithrix jacchus mRNA 
KC862260.3 Callithrix jacchus mRNA 
KC862259.2 Callithrix jacchus mRNA 
KC862261.1 Callithrix jacchus mRNA 
LN994538.1 Callithrix jacchus mRNA 
LN994537.1 Callithrix jacchus mRNA 
LN994536.1 Callithrix jacchus mRNA 
LN994535.1 Callithrix jacchus mRNA 
LN994534.1 Callithrix jacchus mRNA 
LN994533.1 Callithrix jacchus mRNA 
LN845844.1 Callithrix jacchus mRNA 
LN845845.1 Callithrix jacchus mRNA 
LN845846.1 Callithrix jacchus mRNA 
HE805597.2 Callithrix jacchus mRNA 




HE805621.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805620.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805619.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805618.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805617.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805616.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805615.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805614.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805613.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805612.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805611.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805610.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805609.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805608.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805607.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805606.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805605.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805604.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805603.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805602.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805601.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805600.1 Callithrix jacchus mRNA 
HE805599.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805598.1 Callithrix jacchus mRNA 
HE805597.2 Callithrix jacchus mRNA 
HE805596.1 Callithrix jacchus mRNA 
HE805595.1 Callithrix jacchus mRNA 
XM_008990299.2 Callithrix jacchus mRNA 
KF706351.1 Callithrix jacchus mRNA 
KF706350.1 Callithrix jacchus mRNA 
KF706349.1 Callithrix jacchus mRNA 
KF706348.1 Callithrix jacchus mRNA 
KF706347.1 Callithrix jacchus mRNA 




JX826620.1 Callithrix jacchus mRNA 
JX826619.1 Callithrix jacchus mRNA 
JX826618.1 Callithrix jacchus mRNA 
JX826617.1 Callithrix jacchus mRNA 
JX826616.1 Callithrix jacchus mRNA 
JX826615.1 Callithrix jacchus mRNA 
JX826614.1 Callithrix jacchus mRNA 
JX826613.1 Callithrix jacchus mRNA 
JX826612.1 Callithrix jacchus mRNA 
JX826611.1 Callithrix jacchus mRNA 
JX826610.1 Callithrix jacchus mRNA 
JX826609.1 Callithrix jacchus mRNA 
JX826608.1 Callithrix jacchus mRNA 
U59641.1 Callithrix jacchus mRNA 
U59640.1 Callithrix jacchus mRNA 
U59639.1 Callithrix jacchus mRNA 
U59638.1 Callithrix jacchus mRNA 
 
   
Acesso Clone/Linhagem/Indivíduo Completo/Parcial 
U59646.1 Indivíduo Parcial cds 
U59645.1 Indivíduo Parcial cds 
U59644.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114539.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114538.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114537.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114536.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114535.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114534.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114533.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114532.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114531.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114530.1 Indivíduo Parcial cds 




AY114521.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114520.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114518.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114517.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114516.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114515.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114514.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114528.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114527.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114525.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114524.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114523.1 Indivíduo Parcial cds 
AY114522.1 Indivíduo Parcial cds 
U59636.1 Indivíduo Parcial cds 
U59635.1 Indivíduo Parcial cds 
U59634.1 Indivíduo Parcial cds 
U59633.1 Indivíduo Parcial cds 
AY282762.1 Indivíduo Completo cds 
AY282761.1 Indivíduo Completo cds 
AY282760.1 Indivíduo Completo cds 
EU597770.1 Clone Intron 2 
EU597767.1 Clone Intron 3 
U59658.1 Indivíduo Parcial cds 
U59657.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219721.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219720.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219719.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219709.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219708.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219707.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219706.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219705.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219704.1 Indivíduo Parcial cds 




U59643.1 Indivíduo Parcial cds 
U59642.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219782.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219781.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219780.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219779.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219778.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219777.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219776.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219775.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219774.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219773.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219772.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219771.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219770.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219769.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219768.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219767.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219766.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219765.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219764.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219763.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219762.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219761.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219760.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219759.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219758.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219757.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219756.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219755.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219754.1 Indivíduo Parcial cds 
EU597763.1 Clone Parcial cds 
EU597755.1 Clone Parcial cds 




KM219714.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219713.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219712.1 Indivíduo Parcial cds 
JF785564.1 Indivíduo Parcial cds 
JF785562.1 Indivíduo Parcial cds 
JF785561.1 Indivíduo Parcial cds 
JF785560.1 Indivíduo Parcial cds 
JF785556.1 Indivíduo Parcial cds 
JF785555.1 Indivíduo Parcial cds 
JF785554.1 Indivíduo Parcial cds 
JF785553.2 Indivíduo Parcial cds 
JF785565.1 Indivíduo Parcial cds 
JF785563.1 Indivíduo Parcial cds 
JF785559.1 Indivíduo Parcial cds 
JF785558.1 Indivíduo Parcial cds 
JF785557.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219726.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219725.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219724.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219723.1 Indivíduo Parcial cds 
KM219722.1 Indivíduo Parcial cds 
EU597768.1 Clone Parcial cds 
EU597769.1 Clone Parcial cds 
HE858589.1 Indivíduo Parcial cds 
HE858588.1 Indivíduo Parcial cds 
HE858587.1 Indivíduo Parcial cds 
HE858586.1 Indivíduo Parcial cds 
HE858584.1 Indivíduo Parcial cds 
HE962241.1 Indivíduo Parcial cds 
HE962240.2 Indivíduo Parcial cds 
HE962239.2 Indivíduo Parcial cds 
HE962238.2 Indivíduo Parcial cds 
HE962237.2 Indivíduo Parcial cds 




KC903165.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903164.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903163.1 Indivíduo Parcial cds 
KC903162.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903161.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903160.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903159.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903158.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903157.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903156.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903155.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903154.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903153.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903152.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903151.1 Indivíduo Parcial cds 
KC903150.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903149.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903148.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903147.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903146.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903145.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903144.3 Indivíduo Parcial cds 
KC903143.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903142.2 Indivíduo Parcial cds 
KC903141.3 Indivíduo Parcial cds 
KC903140.1 Indivíduo Parcial cds 
KC862260.3 Indivíduo Parcial cds 
KC862259.2 Indivíduo Parcial cds 
KC862261.1 Indivíduo Parcial cds 
LN994538.1 Indivíduo Parcial cds 
LN994537.1 Indivíduo Parcial cds 
LN994536.1 Indivíduo Parcial cds 
LN994535.1 Indivíduo Parcial cds 




LN994533.1 Indivíduo Parcial cds 
LN845844.1 Indivíduo Parcial cds 
LN845845.1 Indivíduo Parcial cds 
LN845846.1 Indivíduo Parcial cds 
HE805597.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805622.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805621.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805620.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805619.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805618.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805617.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805616.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805615.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805614.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805613.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805612.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805611.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805610.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805609.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805608.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805607.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805606.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805605.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805604.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805603.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805602.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805601.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805600.1 Indivíduo Parcial cds 
HE805599.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805598.1 Indivíduo Parcial cds 
HE805597.2 Indivíduo Parcial cds 
HE805596.1 Indivíduo Parcial cds 
HE805595.1 Indivíduo Parcial cds 




KF706351.1 Indivíduo Parcial cds 
KF706350.1 Indivíduo Parcial cds 
KF706349.1 Indivíduo Parcial cds 
KF706348.1 Indivíduo Parcial cds 
KF706347.1 Indivíduo Parcial cds 
KC342223.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826620.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826619.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826618.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826617.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826616.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826615.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826614.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826613.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826612.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826611.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826610.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826609.1 Indivíduo Parcial cds 
JX826608.1 Indivíduo Parcial cds 
U59641.1 Indivíduo Parcial cds 
U59640.1 Indivíduo Parcial cds 
U59639.1 Indivíduo Parcial cds 
U59638.1 Indivíduo Parcial cds 











Acesso Espécie DNA/RNA/mRNA 
U59651.1 Pithecia pithecia mRNA 
U59656.1 Pithecia pithecia mRNA 
U59655.1 Pithecia pithecia mRNA 
U59653.1 Pithecia pithecia mRNA 
U59652.1 Pithecia pithecia mRNA 
Fonte: desenvolvido pela autora 
 
 
Acesso Clone/Linhagem/Indivíduo Completo/Parcial 
U59651.1 Indivíduo Parcial cds 
U59656.1 Indivíduo Parcial cds 
U59655.1 Indivíduo Parcial cds 
U59653.1 Indivíduo Parcial cds 
U59652.1 Indivíduo Parcial cds 






APÊNDICE C – Relação filogenética a partir das sequências 
não consenso de mRNA do gene MHC-G de primatas do 
novo mundo 
 
Fonte: desenvolvido pela autora. 
Nota: Do total, pós-alinhamento, foram utilizadas 106 sequências para a 
construção da relação filogenética acima.  
